









                DNAによる系統樹の推定
                                    長谷川 政 美
 DNAの塩基配列データから，塩基置換の確率モデルに基づいて系統樹のトポロジー（枝別れの順番）
（Hasegawa and Kishino（1988a），Hasegawa et a1．（1988），Kishino and Hasegawa（1988））と分岐の
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